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   ﭼﻜﻴﺪه
ﺑﻬﺎر و ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن از ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ ل ﻮ، در ﻓﺼ(sirtnevirtluc allenoepulC)ﻮﻧﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﺑﺎﻟﻎ ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﺧﺰري ﻧﻤ 021ﺗﻌﺪاد 
 ANDروي ﺟﻔﺖ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ ﻃﺮاﺣﻲ ﺷﺪه ﺑﺮاي ﺷﮓ ﻣﺎﻫﻴﺎن  51از . آوري ﮔﺮدﻳﺪ ﺟﻤﻊ( ﺑﻨﺪر اﻧﺰﻟﻲ و ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ)درﻳﺎي ﺧﺰر 
 و  TSR،TSFﻫﺎي ، ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر، ﺷﺎﺧﺺﻟﻠﻲآواﻧﻲ ﺳﭙﺲ ﻓﺮا. ژﻧﻮﻣﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻴﻠﻜﺎ اﺳﺘﻔﺎده ﮔﺮدﻳﺪ
ﭘﻨﺞ ﺟﻔﺖ از ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎ ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي ﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠﻲ ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻛﺮدﻧﺪ ﻛﻪ از آﻧﻬﺎ ﺑﺮاي آﻧﺎﻟﻴﺰ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺑﺎﻟﻎ ﻛﻴﻠﻜﺎي . ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪSIF
ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻣﻨﺎﻃﻖ و ﻓﺼﻮل . ﺑﻮد (eN=9/5 ﻬﺎ،ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻟﻞ در آ 22ﺗﺎ  5ﻟﻠﻲ آداﻣﻨﻪ ) 31/1ﻫﺎ  ﺟﺎﻳﮕﺎهدر ﻟﻠﻲ آ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ. ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ اﺳﺘﻔﺎده ﮔﺮدﻳﺪ
. ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ 0/778و  0/843ﺘﺮﺗﻴﺐ ﺑﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻫﺘﺮزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر . اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﺑﻮدﻧﺪﻟﻠﻬﺎي آﺑﺮداري داراي  ﻧﻤﻮﻧﻪ
و ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ  TSR،TSFﻫﺎي  در ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺎﺧﺺ AVOMAاﺳﺎس ﺗﺴﺖ ﺑﺮ. ﺪاﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ در ﺑﻴﺸﺘﺮ ﻣﻮارد دﻳﺪه ﺷ
ﺗﻨﻮع ﺧﺼﻮص در  اوﻟﻴﻪ ايﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ، اﻃﻼﻋﺎت . ﺑﺎﺷﺪ ﻫﺎي ﻣﺠﺰا ﻣﻲ ﻧﺸﺎن از وﺟﻮد ﺟﻤﻌﻴﺖ ،ﻫﺎ و ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ
  .دﻫﺪ ﻠﻒ درﻳﺎي ﺧﺰر ﻧﺸﺎن ﻣﻲﻣﺨﺘ دو ﻣﻨﻄﻘﻪﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ در ﻓﺼﻮل و  و ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﺟﻤﻌﻴﺖ
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  ﻣﻘﺪﻣﻪ 
اﻣﺮوزه، ذﺧﺎﻳﺮ ﻛﻴﻠﻜﺎ ﻣﺎﻫﻴﺎن درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﻪ ﻣﻴﺰان 
روﻳﻪ، اﻓﺰاﻳﺶ آﻟﻮدﮔﻲ، ورود ﻣﻬﺎﺟﻢ  ﺑﺮ اﺛﺮ ﺻﻴﺪ ﺑﻲﻣﺤﺴﻮﺳﻲ 
ﻛﺎﻫﺶ دار ﺑﻪ درﻳﺎي ﺧﺰر و ﺗﻐﻴﻴﺮات ﻣﺤﻴﻄﻲ اﻳﻦ درﻳﺎ  ﺷﺎﻧﻪ
ﻫﺎي  آﮔﺎﻫﻲ از وﻳﮋﮔﻲ(. 2102 ,.la te avokileV) اﻧﺪ ﻳﺎﻓﺘﻪ
ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﻣﻮﺟﺐ درك ﺑﻬﺘﺮ اﺛﺮات 
ﻋﻮاﻣﻞ ﺗﻬﺪﻳﺪ ﻛﻨﻨﺪه آن اﺳﺖ و ﺑﻴﻨﺶ ﺟﺪﻳﺪي در ﻣﻮرد ﻧﮕﻬﺪاري 
  . دﻫﺪ ﻛﻴﻠﻜﺎ ﻣﺎﻫﻴﺎن اراﺋﻪ ﻣﻲﺧﺎﻳﺮ ذﻣﺪ آﻛﺎرو ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ 
ﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﭘﻼژﻳﻚ ﻏﺎﻟﺒﺎ ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻤﻲ در ﺑ
دﻫﻨﺪ ﻛﻪ ﻧﺎﺷﻲ از ﻧﺒﻮدن ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ
ﻫﺎي ﻣﻮاﻧﻊ ﻓﻴﺰﻳﻜﻲ و ﻣﺒﺎدﻟﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎﻻ و ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ وﻳﮋﮔﻲ
ﭘﻼﻧﻜﺘﻮﻧﻴﻚ  ﻣﺎﻧﻨﺪ اﻧﺪازه ﺑﺰرگ ﺟﻤﻌﻴﺖ و دوره زﻧﺪﮔﻲﺑﻴﻮﻟﻮژﻳﻚ 
 ,.la te nahZ ;6002 ,.la te uiL)در ﻣﺮاﺣﻞ اوﻟﻴﻪ زﻧﺪﮔﻲ اﺳﺖ 
در ﻣﻴﺎن ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ، ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ (. 9002
ﻫﺎي ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺖ در ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻳﻜﻲ از ﺑﻬﺘﺮﻳﻦ روش
اﻧﺪ، زﻳﺮا آﻧﻬﺎ ﺑﻪ ﻓﺮاواﻧﻲ در ﻃﻮل ژﻧﻮم ﭘﺮاﻛﻨﺪه. ﺑﺎﺷﻨﺪﭘﻼژﻳﻚ ﻣﻲ
ﺮاﺣﺘﻲ ﺑﺎ دﻫﻨﺪ و ﺑﻮح ﺑﺎﻻﻳﻲ از ﭘﻠﻲ ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ را ﻧﺸﺎن ﻣﻲﺳﻄ
ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ (. 9002 ,.la te rakeS)ﺷﻮﻧﺪ ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻣﻲ  RCPواﻛﻨﺶ
از ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ ﻃﺮاﺣﻲ ﺷﺪه ﺑﺮاي ﻳﻚ ﮔﻮﻧﻪ، ﻣﻲ 
ﻫﺎي ﻧﺰدﻳﻚ و ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪ، اﻏﻠﺐ ﺑﺎ ﻣﻮﻓﻘﻴﺖ  ﺗﻮان در ﮔﻮﻧﻪ ﻣﻲ
   (. 5002 ,.la te vokaitsihC) اﺳﺘﻔﺎده ﻛﺮد
روي ﺧﺎﻧﻮاده ﺷﮓ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺑﺎ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ زﻳﺎدي  ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻴﺸﺘﺮ،ﭘ
اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺳﺖ ﻛﻪ از ﺟﻤﻠﻪ 
 ,.la te wahS)ﺗﻮان ﺑﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﻫﺮﻳﻨﮓ اﻗﻴﺎﻧﻮس اﻃﻠﺲ  آﻧﻬﺎ ﻣﻲ
 & zelaznoG)، ﺳﺎردﻳﻦ (1002 ,.la te nosrehPcM ;9991
  ,.la te aryereP)ﺳﺎردﻳﻦ اﻗﻴﺎﻧﻮس آرام  ،(7002 ,ayodraZ
 ,1002  ,.la te relliM) ، ﻫﺮﻳﻨﮓ اﻗﻴﺎﻧﻮس آرام(4002
 & nailuJ)ﺷﺎد آﻣﺮﻳﻜﺎﻳﻲ  و ( 2102 ,.la te avonemeS
ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ،  .اﺷﺎره ﻧﻤﻮد( 7002 ,notraB
ﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺘﻲ 
ﻣﺨﺘﻠﻒ  ﻓﺼﻮلﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر در ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ 
ﻌﻨﻮان ﻳﻚ ﻓﺎﻛﺘﻮر ﻣﻬﻢ در ﺗﺮﻛﻴﺐ ﻓﺼﻞ، ﺑآﻧﺠﺎﻳﻴﻜﻪ  از .ﭘﺮدازد ﻣﻲ
؛ اﻳﻦ (4002 ,.la te seaM) اﺳﺖ ﺧﺎﻧﻮاده ﺷﮓ ﻣﺎﻫﻴﺎنﺟﻤﻌﻴﺖ 
ﻫﺎي  ﻓﺮﺿﻴﺎت در ﻧﻈﺮ ﮔﺮﻓﺘﻪ ﺷﺪ ﻛﻪ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ داراي ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﻫﺮ ﻳﻚ ﻟﻠﻲ آﻣﺨﺘﻠﻒ در ﻓﺼﻮل ﻣﺘﻔﺎوت اﺳﺖ و ﻓﺮاواﻧﻲ ژﻧﻮﺗﻴﭙﻲ و 
ﺑﺮداري از دو ﻓﺼﻞ  ﻧﻤﻮﻧﻪ. ﻫﺎ ﺑﺎ ﻳﻜﺪﻳﮕﺮ ﻣﺘﻔﺎوت اﺳﺖ از ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﻫﺎي  ﻒ در ﺑﻨﺪر اﻧﺰﻟﻲ و ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه ﺗﺎ وﺟﻮد ﺟﻤﻌﻴﺖﻣﺨﺘﻠ
ﻫﺎ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي  اﺣﺘﻤﺎﻟﻲ و ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺷﻮد و ﺿﺮورت اﻋﻤﺎل ﻣﺪﻳﺮﻳﺘﻲ ﻣﺘﻔﺎوت 
  .ﺑﺮ ذﺧﺎﻳﺮ اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ در درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺮرﺳﻲ ﮔﺮدد
  
   ﻛﺎرﻣﻮاد و روش 
و ( E ′71 °94 ,N ′92 °73)ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري از ﺑﻨﺪر اﻧﺰﻟﻲ 
در دو ﻓﺼﻞ ﺑﻬﺎر و ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن و ( E ′93°25  ,N ′24°63)ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ 
، از ﻗﺴﻤﺖ ﺑﺎﻟﻪ ي (ﻧﻤﻮﻧﻪ 021در ﻣﺠﻤﻮع )ﻧﻤﻮﻧﻪ  03در ﻫﺮ ﻓﺼﻞ 
ﺳﭙﺲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ در اﻟﻜﻞ . دﻣﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺖ
ﻓﻴﻜﺲ ﮔﺮدﻳﺪ و در ﻧﻬﺎﻳﺖ ﺑﻪ آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه ژﻧﺘﻴﻚ اﻧﺘﻘﺎل  درﺻﺪ 69
ي  ﮕﺮاد، ﺗﺎ ﺷﺮوع ﻣﺮﺣﻠﻪدرﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴ -08ﻳﺎﻓﺖ و در ﻓﺮﻳﺰر 
ي دﻣﻲ از ﺑﺎﻓﺖ ﺑﺎﻟﻪ ANDاﺳﺘﺨﺮاج . اﺳﺘﺨﺮاج ﻧﮕﻬﺪاري ﺷﺪﻧﺪ
ﺷﺮﻛﺖ روچ آﻟﻤﺎن ،ﻛﺪ )ﻛﻴﺖ  ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده ازﻣﺎﻫﻲ ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ 
ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺑﺮرﺳﻲ ﻛﻤﻴﺖ و . اﻧﺠﺎم ﮔﺮدﻳﺪ (10082869711
اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه از روش ﻫﺎي اﺳﭙﻜﺘﺮوﻓﺘﻮﻣﺘﺮي و  ANDﻛﻴﻔﻴﺖ 
  .ﺷﺪاﺳﺘﻔﺎده  درﺻﺪ1اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ژل آﮔﺎرز 
 51ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ از ﻣﺎﻫﻲ ﺑﺮاي ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ 
   asolAﺪه ﺑﺮاي ﺟﻨﺴﻬﺎيﺟﻔﺖ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﻣﻴﻜﺮو ﺳﺘﻼﻳﺖ ﻃﺮاﺣﻲ ﺷ
  nailuJ؛ 433 ,942 ,950 ,150CasA)ﺷﺎﻣﻞ ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎي 
 ,8 ,6apC)ﺷﺎﻣﻞ ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎي   aepulC، (7002 ,notraB&
؛   1002و ﻫﻤﻜﺎران،  relliM؛ 521 ,431 ,021 ,701 ,401 ,001
و ﺳﺎردﻳﻦ  (1002  .la te nosrehPcM ،4101,5321
 ﮔﺮدﻳﺪاﺳﺘﻔﺎده  (a7002 ,ayodraZ & zelaznoG ,21.1RAS)
  (. 1ﺟﺪول )
 :ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ ﺷﺎﻣﻞ 52اي ﭘﻠﻴﻤﺮاز در ﺣﺠﻢ  واﻛﻨﺶ زﻧﺠﻴﺮه
ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ؛   0/4ﺗﺎ  0/2ﻣﻴﻠﻲ ﻣﻮﻻر ؛ ﭘﺮاﻳﻤﺮ  0/2، sPTNd
 – 0/4ﻫﺎت اﺳﺘﺎرت ﭘﻠﻲ ﻣﺮاز ANDﻧﺎﻧﻮﮔﺮم؛ ﺗﮓ  002، AND
ﻴﻠﻲ ﻣ 2/5 – 4/5؛ ﻛﻠﺮﻳﺪ ﻣﻨﻴﺰﻳﻢ 1  xﺑﺎﻓﺮ  RCPواﺣﺪ،  0/3
 Hp ﻣﻮﻻر، آب ﻣﻘﻄﺮ دﻳﻮﻧﻴﺰه ﺑﺮاي رﺳﺎﻧﺪن ﺑﻪ ﺣﺠﻢ ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ در
ﺷﺮاﻳﻂ ﭼﺮﺧﻪ دﻣﺎﻳﻲ و ﻣﺸﺨﺼﺎت داده ﺷﺪه ﺑﻪ . اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺖ 8/7
ﺘﺮﺗﻴﺐ ﻤﺮاز ﺑاي ﭘﻠﻴ دﺳﺘﮕﺎه ﺗﺮﻣﻮﺳﺎﻳﻜﻠﺮ ﺑﺮاي واﻛﻨﺶ زﻧﺠﻴﺮه
 2ﺛﺎﻧﻴﻪ ﺗﺎ  54درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد از  49–59ﻣﺮﺣﻠﻪ ﺟﺪا ﺳﺎزي 
 درﺟﻪ 95ﺗﺎ  15/5ﺎ ﺑﻪ ﻫﺪف از دﻗﻴﻘﻪ، ﻣﺮﺣﻠﻪ اﺗﺼﺎل ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫ
 - 27دﻗﻴﻘﻪ، ﻣﺮﺣﻠﻪ ﺑﺴﻂ ﭘﺮاﻳﻤﺮ  2ﺛﺎﻧﻴﻪ ﺗﺎ  04ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﺑﻪ ﻣﺪت 
 ﭼﺮﺧﻪ 83ﺗﺎ  53دﻗﻴﻘﻪ و  2ﺛﺎﻧﻴﻪ ﺗﺎ  54 درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد، 07
 01روي ژل ﭘﻠﻲ اﻛﺮﻳﻞ آﻣﻴﺪ RCPﻣﺤﺼﻮل . ﺑﻬﻴﻨﻪ ﺳﺎزي ﮔﺮدﻳﺪ
ﺮه اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﺷﺪ و رﻧﮓ آﻣﻴﺰي ژل ﺑﺎ ﻧﻴﺘﺮات ﻧﻘ( دﻳﻮﻧﻴﺰه)درﺻﺪ 
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 .ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ 
و ﺗﻌﺪاد ( aN)ﻟﻠﻲ آﻟﻠﻲ، ﺗﻌﺪاد آﻓﺮاواﻧﻲ  :آﻧﺎﻟﻴﺰ آﻣﺎري ﺷﺎﻣﻞ 
در ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺘﻲ، ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ( eN)ﻟﻠﻬﺎي ﻣﻮﺛﺮ آ
و  TSR، SIFﻣﻘﺎدﻳﺮ ، )oH(و ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه   )eH(ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر
 و )2791(  ieN  ﺑﺮاﺳﺎس ﻣﺎﺗﺮﻳﺲ ﺷﺒﺎﻫﺖ و ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ،TSF
درﻧﺮم  0/10درﺳﻄﺢ اﺣﺘﻤﺎل ، 2Xﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي وﻳﻨﺒﺮگ ﺑﺮاﺳﺎس
. اﻧﺠﺎم ﺷﺪ )6002 ,esuomS & llakaeP( xelAeneGاﻓﺰار
 fo sisylanA) AVOMAﺑﺮ اﺳﺎس ﺗﺴﺖ  ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ
( tnemhciR cilellA)ﻟﻠﻲ آﻏﻨﻲ ﺳﺎزي و ( ecnairaV raluceloM
 & reiffocxE) 5.3 niuqelrAﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺮم اﻓﺰار ( RA)
ﺷﺒﻴﻪ ﺳﺎزي در ﻫﺮ ﻣﻮرد  00001ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ( 5002 ,rehcsiL
  .ﻧﻴﺰ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﮔﺮدﻳﺪ
 و داﻣﻨﻪ 9/5و  31/1ﻟﻞ واﻗﻌﻲ و ﻣﻮﺛﺮ ﺑﺘﺮﺗﻴﺐ آﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻌﺪاد 
 401apCﻟﻠﻲ در ﺟﺎﻳﮕﺎه آداﻣﻨﻪ . ﻟﻞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪآ 22ﺗﺎ  5ﻟﻠﻲ از آ
= 72/8)ﻟﻞ آ 81ﺗﺎ  31از  6apC،  (RA= 52/5)ﻟﻞ آ 71ﺗﺎ  51از 
ﺗﺎ  01از  521apC، (RA= 02/1)ﻟﻞ آ 22ﺗﺎ  01از  8apC، (RA
و ( RA= 7/1)ﻟﻞ آ 7ﺗﺎ  5از  150CacA، (RA= 12/5)ﻟﻞ آ 71
ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﻳﺪ ( ﺑﻬﺎر و ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن)ﻫﺎي ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ  ﻛﺎﻫﺶ آن در ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﻟﻞ آﺗﻌﺪاد . ﻟﻞ اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﻳﺎﻓﺖ ﺷﺪآ 32ﻣﺠﻤﻮﻋﺎ (. 2ﺟﺪول )
ﻟﻞ و  ﺑﻬﺎر و آ 4و  3ﻫﺎي ﺑﻬﺎر و ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن اﻧﺰﻟﻲ  اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ در ﻧﻤﻮﻧﻪ
از دﻳﮕﺮ  ﻟﻠﻬﺎ در ﻫﻴﭻ ﻳﻚآﻟﻞ ﺑﻮد ﻛﻪ اﻳﻦ آ 9و  7ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ 












  150CasA ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ANDوآراﻳﺶ ﺑﺎﻧﺪ  RCPﻣﺤﺼﻮل : 1 ﺷﻜﻞ
  





    
  
اﻧﺪازه ﺑﺎﻧﺪي ﺷﻤﺎره ﺑﺎﻧﻚ ژﻧﻲ ﺗﻮاﻟﻲ ﺗﻜﺮاري ﻣﻨﺒﻊ
(ﺟﻔﺖ ﺑﺎز)




 6apC 04/ 25 401- 192 108903FA 41)ATAG( 
 8apC 04/ 25 401- 612 408903FA 72)ACAG(
 401apC 04/15/5 213- 204 197903FA 45)GT( )1002(.la te relliM
 521apC 04/ 95 612- 082 697903FA 62)TG(i23)AG( 
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 ﻧﺘﺎﻳﺞ
ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﻓﻘﻂ ﭘﻨﺞ ﺟﺎﻳﮕﺎه  51در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ از  
، 8apC، 4apC)ﺗﻜﺜﻴﺮ ﺷﺪﻧﺪ و ﭘﻠﻲ ﻣﻮرف ﺑﻮدﻧﺪ  RCPدر 
در ﻫﻨﮕﺎم ﺷﻤﺎرش اﻟﮕﻮي (. 150CacAو 521apC ،401apC
ﻧﺪ دﻳﺪه ﺑﺎﻧﺪي در ﺗﻤﺎﻣﻲ ﺟﺎﻳﮕﺎﻫﻬﺎ ﻳﻜﻲ و در ﺑﺮﺧﻲ ﻣﻮارد دو ﺑﺎ
ﻟﻠﻲ آاﻧﺪازه . (1ﺷﻜﻞ ) ﺷﺪ ﻛﻪ از ﺧﺼﻮﺻﻴﺎت اﻟﮕﻮي دﻳﭙﻠﻮﺋﻴﺪ اﺳﺖ
در ﻛﻞ (. 1ﺟﺪول )ﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﺑﻮد   204ﺗﺎ  401ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از 
در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺑﻬﺎر اﻧﺰﻟﻲ . ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺷﺪ 021در ﻟﻞ آ 331
و ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن ﻟﻞ آ 53، ﺑﻬﺎر ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ ﻟﻞآ 23، ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن اﻧﺰﻟﻲ ﻟﻞآ 53
ﺟﺎﻳﮕﺎه . ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﮔﺮدﻳﺪ 0/50در ﻓﺮاواﻧﻲ ﺑﻴﺸﺘﺮ از ﻟﻞ آ 63ﻠﺴﺮ ﺑﺎﺑ
 0/763ﺗﺎ  0/760را از ﻟﻠﻲ آﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﻓﺮاواﻧﻲ  150CasA
  .ﻧﺸﺎن داد
  
ﻟﻞ آ، ﺗﻌﺪاد (aN)ﻟﻠﻲ آﻤﻮﻧﻪ، ﺗﻌﺪاد ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﺧﺰري ﻛﻪ در آن ﺗﻌﺪاد ﻧ :2ﺟﺪول 
، اﻧﺤﺮاف از (sIF)، ﺿﺮﻳﺐ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي (eH)و ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر ( oH)، ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه (RA)ﻟﻠﻲ آﺳﺎزي  ، ﻏﻨﻲ(eN)ﻣﻮﺛﺮ 
ﺟﺎﻳﮕﺎه  5در ( P <0/50* ؛     P <0/10** ؛    P <0/100*** ؛    snدار ﻧﻴﺴﺖ،  ﻣﻌﻨﻲ WH)وﻳﻨﺒﺮگ -ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي
  . ﺖ ﻧﺸﺎن داده ﺷﺪه اﺳﺖﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳ
  ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ اﻧﺰﻟﻲ  
 ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن ﺑﻬﺎر ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن ﺑﻬﺎر 
  03 03 03 03 ﺟﺎﻳﮕﺎه/ﺗﻌﺪاد ﻧﻤﻮﻧﻪ 
      6apC
 51/2 31(9/7) 41(9/7) 61(01/1) 81( 21/4) )eN( aN
 0/336(0/409) 0/769(0/798) 0/9(0/798) 0/004(0/109) 0/762(0/919) )eH( oH
 72/8 31 41 61 81 RA
 0/992 *-0/770 * -0/300 *** 0/655 *** 0/017 )WHfingiS( siF
      8apC
 51/2 31(9/98) 01(7/2) 22(71/8) 61(11/56) )eN( aN
  0/5(0/409)  0/9(0/998)  0/7(0/628) 0/2(0/449) 0/2(0/319) )eH( oH
 02/1 31 01 22 61 RA
  0/744  sn -0/100  * 0/881 ***0/887 ***0/187 )WHfingiS(siF
        401apC
  61/2  71(21/3)  51(21/7) 61(01/2) 71(11/6) )eN( aN
 0/241(0/419) 0/761(0/919) 0/002(0/229) 0/760(0/209) 0/331(0/419) )eH( oH
 52/5 71 51 61 71 RA
 0/548 ***0/918 ***0/387 ***0/629 ***0/458 )WHfingiS( siF
         521apC
  31  41(9/540)  11(6/5) 71(31/5) 01(7/7) )eN( aN
  0/572(0/488)  0/763(0/988)  0/764(0/848) 0/002(0/629) 0/760(0/178) )eH( oH
 12/5 41 11 71 01 RA
  0/986  ***0/885  ***0/054 ***0/487 ***0/329 )WHfingiS( siF
         150CasA
  6  7(4)  6(4/7) 6(5) 5(4/2) )eN( aN
  0/291(0/677)  0/764(0/257)  0/003(0/97) 0(0/008) 0(0/267) )eH( oH
 7/1 7 6 6 5 RA
  0/357  *0/083  ***0/126 ***1 ***1 )WHfingiS( siF
  ﻟﻠﻲآﺗﻌﺪاد ﻛﻞ       
 23 53 (0/50 <ﻓﺮاواﻧﻲ ) 
  63 53
  
 ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ
 31/1(9/5)  21/8(9)  11/2(8/2) 51/4(11/3) 31/2(9/5) )eN( aN
  0/843(0/778)  0/375(0/178)  0/315(0/468) 0/371(0/598) 0/331(0/678) )eH( oH
 0/706(±0/1)  0/143  0/804 0/118 0/458 siF
 
ﻬﺎ از ﺻﻔﺮ ﺗﺎ در ﺗﻤﺎﻣﻲ ﺟﺎﻳﮕﺎﻫ oHدر اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ داﻣﻨﻪ 
ﺑﺎ  0/449ﺗﺎ  0/257از   eHو داﻣﻨﻪ  0/843ﺑﺎ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ  0/769
، ﻋﺪد ﺻﻔﺮ در oHﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار (. 2ﺟﺪول )ﺑﻮد  0/778 ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ
ﺑﻨﺪر آوري ﺷﺪه از ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن  ﻫﺎي ﺟﻤﻊ در ﻧﻤﻮﻧﻪ  150casAﺟﺎﻳﮕﺎه
 6apCدر ﺟﺎﻳﮕﺎه  0/769اﻧﺰﻟﻲ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ و ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار 
. ﺑﺎﺷﺪ آوري ﺷﺪه از ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ ﻣﻲ ﻫﺎي ﺟﻤﻊ ط ﺑﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪﻣﺮﺑﻮ
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ   150casA در ﺟﺎﻳﮕﺎه 0/257، eHﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار 
در ﺟﺎﻳﮕﺎه  0/449ﻫﺎي ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ و ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ آن،  ﻧﻤﻮﻧﻪ
در (. 2ﺟﺪول )ﺑﺎﺷﺪ  اﻧﺰﻟﻲ ﻣﻲﺑﻨﺪر ﻫﺎي ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن  در ﻧﻤﻮﻧﻪ 8apC
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ﻫﺎي  در ﻧﻤﻮﻧﻪ 8apC ﺟﺎﻳﮕﺎهﻓﻘﻂ در (. ≤P0/100) ﺗﻌﺎدل ﺑﻮدﻧﺪ
در ﺗﻤﺎﻣﻲ (. 2ﺟﺪول )ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل دﻳﺪه ﻧﺸﺪ 
ﻣﻮارد اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل و ﻛﺎﻫﺶ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه 
ﺿﺮﻳﺐ آﻣﻴﺰش ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي . ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ
ﺎﻫﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺘﻲ ﻣﺜﺒﺖ ﺑﻮد و داﻣﻨﻪ آن در ﺗﻤﺎﻣﻲ ﺟﺎﻳﮕ( SIF)
ﺑﺎ  401apCدر ﺟﺎﻳﮕﺎه  0/548ﺗﺎ  6apCدر ﺟﺎﻳﮕﺎه  0/992از 
 SIFﻣﻘﺎدﻳﺮ ﻣﺜﺒﺖ (. 2ﺟﺪول )ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﮔﺮدﻳﺪ  0/706ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ 
ﺑﺎ  6apCﺟﺎﻳﮕﺎه . ﻧﺸﺎن دﻫﻨﺪه ﻛﺎﻫﺶ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ اﺳﺖ
ﺑﺎﻻﺗﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ را در ﺗﻤﺎﻣﻲ  SIFﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان 
  .ﻬﺎ ﻧﺸﺎن دادﺟﺎﻳﮕﺎﻫ
و  0/630ﺗﺎ  0/910از  TSFداﻣﻨﻪ ﻟﻠﻲ آاﺳﺎس ﻓﺮاواﻧﻲ ﺑﺮ
ﻛﻪ ﻧﺸﺎن  ،(3ﺟﺪول )ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ  31/20 ﺗﺎ 6/6ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ 
 ,naguL & xuollaB)دﻫﻨﺪه ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻢ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ 
اﺳﺎس ﺗﺴﺖ و ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﺑﺮ TSR، TSFﻣﻴﺰان . (2002
ن دﻫﻨﺪه ﺟﺪا ﺷﺪن و ﻧﺸﺎ(  P<0/ 10)دار ﺑﻮد ، ﻣﻌﻨﻲAVOMA
ﺑﻴﻦ ﺟﻔﺖ  TSRدر ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻣﻮارد ﻣﻴﺰان . ﺑﺎﺷﺪﻫﺎ ﻣﻲﺟﻤﻌﻴﺖ
ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ داﻣﻨﻪ . ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ TSFﻫﺎ ﺑﺎﻻﺗﺮ از ﻣﻴﺰان ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ داﻣﻨﻪ و  0/107ﺗﺎ 0/034، (2791) ieNاﺳﺎس ﺑﺮ
  (.4ﺟﺪول )ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ  0/348ﺗﺎ   0/553
  








 ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ ﺑﻬﺎر ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ اﻧﺰﻟﻲﺑﻨﺪرﺗﺎﺑﺴﺘﺎن   اﻧﺰﻟﻲﺑﻨﺪر ﺑﻬﺎر ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ
 
  0/530  0/330  0/910 ---- اﻧﺰﻟﻲﺑﻨﺪر ﺑﻬﺎر 
  0/630  0/530 ----  31/20  اﻧﺰﻟﻲﺑﻨﺪر ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن  mN
 
  0/30 ----  6/39  7/34 ﺑﻬﺎر ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ
 








  ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ
 ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ ﺑﻬﺎر ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ اﻧﺰﻟﻲﺑﻨﺪر ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن   اﻧﺰﻟﻲﺑﻨﺪر ﺑﻬﺎر  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ
  0/105  0/045  0/107 ---- اﻧﺰﻟﻲﺑﻨﺪر ﺑﻬﺎر 
 
  0/034  0/764  ----  0/553  اﻧﺰﻟﻲ ﺑﻨﺪر ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن
  0/685 ----  0/267  0/616 ﺑﻬﺎر ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ
 ----  0/435  0/348  0/96 ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ 
  
       ﺑﺤﺚ
 ﻌﻨﻮان اﺑﺰاري ﻣﻬﻢ دراﮔﺮﭼﻪ ﻣﺎرﻛﺮﻫﺎي ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ ﺑ 
ﺑﺎﺷﺪ، ﻛﺎرﺑﺮد اﻃﻼﻋﺎت ژﻧﺘﻴﻚ  ﭘﺮوري ﻣﻲ ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﺷﻴﻼت و آﺑﺰي
در  ﺟﻤﻌﻴﺖ در ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر
ﻣﺮاﺣﻞ اوﻟﻴﻪ اﺳﺖ و اﻃﻼﻋﺎت ﻛﻤﻲ در ﻣﻮرد ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻚ 
اﻫﻤﻴﺖ ﺑﺎﻻي  وﺟﻮد  ﺑﺎ. ﺟﻤﻌﻴﺖ و زﻳﺮ ﺗﻘﺴﻴﻤﺎت آن وﺟﻮد دارد
ﻛﻨﻮن ﭘﺮاﻳﻤﺮ اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻣﺘﺄﺳﻔﺎﻧﻪ ﺗﺎ
ﺮو در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ از از اﻳﻨ. ﺑﺮاي اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﻃﺮاﺣﻲ ﻧﮕﺮدﻳﺪه اﺳﺖ
ي ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺎد آﻣﺮﻳﻜﺎﻳﻲ و ﺟﻔﺖ ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ ﻛﻪ ﺑﺮا 51
ﻣﺎﻫﻲ ﻫﺮﻳﻨﮓ اﻗﻴﺎﻧﻮس آرام، ﻣﺎﻫﻲ ﻫﺮﻳﻨﮓ اﻗﻴﺎﻧﻮس اﻃﻠﺲ و 
ژﻧﻮﻣﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻴﻠﻜﺎي   ANDﺳﺎردﻳﻦ ﻃﺮاﺣﻲ ﺷﺪه ﺑﻮد، ﺑﺮ روي 
اﻣﺎ از ﻛﻞ ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻓﻘﻂ . ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ اﺳﺘﻔﺎده ﮔﺮدﻳﺪ
ﺑﺎ وﺟﻮد اﻳﻨﻜﻪ . ﺗﻜﺜﻴﺮ ﺷﺪﻧﺪ  RCP ﺟﻔﺖ آن در  5
ﻫﺎﻳﻲ ﺑﺎ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي ﻧﺰدﻳﻚ  ﮔﻮﻧﻪﺗﻮان در  ﻫﺎ را ﻣﻲ ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ
ﻛﻪ از ﺟﺪ ﻣﺸﺘﺮﻛﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ در اﻛﺜﺮ ﻣﻮارد ﺑﺎ ﻣﻮﻓﻘﻴﺖ اﺳﺘﻔﺎده ﻛﺮد، 
ﻳﺎﺑﺪ و  اﻣﺎ ﺑﺎ اﻓﺰاﻳﺶ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻴﺰان ﻣﻮﻓﻘﻴﺖ ﻛﺎﻫﺶ ﻣﻲ
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 ﺑﺎﺷﺪ ﻣﻲ ﻫﺎﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﺤﻞ ﺑﺎﻧﺪ ﺷﺪن ﺑﺎ ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎ  ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ
 )5002 ,.la te iuC(.
 ﺗﻨﻮع ﻣﻬﻢ ﻫﺎي ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ از ﺷﺎﺧﺺ و آﻟﻠﻲﺗﻌﺪاد 
ﻫﺴﺘﻨﺪ  ﻣﺤﻴﻄﻲ در ﻣﻮاﺟﻪ ﺷﺪن ﺑﺎ ﺗﻐﻴﻴﺮات ﻫﺎ ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ
 ﺑﺮاي ﺗﻮاﻧﺎﻳﻲ و رﻗﺎﺑﺖ ﻣﺎﻧﻨﺪ ﻫﺎﻳﻲ وﻳﮋﮔﻲ و  ,mahknarF( 8002)
ﺳﺎزد  ﺗﻌﻴﻴﻦ ﻣﻲ را ﻃﺒﻴﻌﻲ ﻬﺎيزﻳﺴﺘﮕﺎﻫ ﻣﻮﺟﻮد در ﺑﻘﺎي ﻳﻚ
ﻣﺎﻫﻲ ﻟﻠﻲ آداﻣﻨﻪ در ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ  (.5002 ,nesneJ & nossnakaH)
ﻣﺎﻧﻨﺪ ﻫﺎي ﺧﺎﻧﻮاده ﺷﮓ ﻣﺎﻫﻴﺎن  ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﺑﺎ دﻳﮕﺮ ﮔﻮﻧﻪ
 ,.la te wahS، ﻟﻞآ 14ﺗﺎ  81)ﻣﺎﻫﻲ ﻫﺮﻳﻨﮓ اﻗﻴﺎﻧﻮس اﻃﻠﺲ 
  ,.la te aryereP، ﻟﻞآ 42ﺗﺎ  4)، ﺳﺎردﻳﻦ اﻗﻴﺎﻧﻮس آرام (9991
 ,ayodraZ & zelaznoG،ﻟﻞآ 54ﺗﺎ  22)، ﺳﺎردﻳﻦ (4002
 51/4و ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻟﻞ آ 23ﺗﺎ  8)و ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺎد آﻣﺮﻳﻜﺎﻳﻲ ( 7002
ﻟﻠﻲ آ، در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ، داﻣﻨﻪ (7002 ,notraB & nailuJ،ﻟﻞآ
ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ ﻛﻪ در داﻣﻨﻪ ( 41/4)ﻟﻠﻲ آو ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ( ﻟﻞآ 22ﺗﺎ  5)
اﻣﺎ در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ . ﺷﮓ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻗﺮار دارد ﻫﺎي ﺳﺎﻳﺮ ﮔﻮﻧﻪﻟﻠﻲ آ
زﻳﺎد ﺑﺎ ﻟﻠﻬﺎي آوﺟﻮد  .ﺑﺎ ﻓﺮاواﻧﻲ ﭘﺎﻳﻴﻦ دﻳﺪه ﺷﺪﻟﻞ آﺗﻌﺪاد زﻳﺎدي 
دﻫﻨﺪه ﺗﻨﮕﻨﺎﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻳﺎ اﺛﺮات آﻣﻴﺰش  ﻓﺮاواﻧﻲ ﭘﺎﻳﻴﻦ ﻧﺸﺎن
ﻣﻤﻜﻦ اﺳﺖ ﻋﻠﺖ (. 4002 ,.la te nocralA)ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي اﺳﺖ 
روﻳﻪ و ﺻﺪﻣﻪ  از ﺻﻴﺪ ﺑﻲ آن، اﺳﺘﺮس وارده ﺑﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻧﺎﺷﻲ
ﻫﺎي ﺟﻮان ﻛﻴﻠﻜﺎ، ﻇﻬﻮر و ﮔﺴﺘﺮش ﺟﻤﻌﻴﺖ  ﺧﻮردن ﺑﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ ذﺧﺎﻳﺮ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻴﺎن را ﺑﻪ ﺷﺪت ﻛﺎﻫﺶ داده داران  ﺷﺎﻧﻪ
  (. 6831؛ ﻏﻔﺎرزاده و ﻫﻨﺮﺑﺨﺶ، 0831اﺳﻤﺎﻋﻴﻠﻲ ﺳﺎري، ) اﺳﺖ
ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺷﺎﺧﺼﻲ ﺑﺮاي ارزﻳﺎﺑﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺳﺖ و 
ﻫﺎ دارد زﻳﺮا ﺗﺎﻣﻴﻦ  ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺖ ﮔﻮﻧﻪاﻫﻤﻴﺖ زﻳﺎدي در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ 
ﻌﻨﻮان ﭘﺎﺳﺨﻲ ﺑﻪ ﺳﺎزش ﭘﺬﻳﺮي ﻛﻨﻨﺪه ﻃﻴﻒ وﺳﻴﻌﻲ از ژﻧﻮﺗﻴﭗ ﺑ
در ﺷﺮاﻳﻂ ﻣﺘﻐﻴﺮ ﻣﺤﻴﻄﻲ اﺳﺖ و ﺑﺴﻴﺎري از ﺧﺼﻮﺻﻴﺎت ﻣﻬﻢ 
، ﺑﺎروري و ﻣﻘﺎوﻣﺖ در ﺑﺮاﺑﺮ ﺑﻴﻤﺎري ﺗﺤﺖ ﺗﺎﺛﻴﺮ اﻗﺘﺼﺎدي ﻣﺜﻞ رﺷﺪ
 در ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﻣﻴﺰان(. 7991 ,.la te eromdraeB)آن اﺳﺖ 
ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ دو ﻣﻨﻄﻘﻪ، ﻣﻴﺰان آن در ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ ﺑﺎﻻﺗﺮ از اﻧﺰﻟﻲ ﺑﻮد 
ﻮﻳﮋه ﭘﺎﻳﻴﻦ، در ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺑ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻧﺴﺒﺘﺎٌ(. 2ﺟﺪول )
دﻫﻨﺪه ﺗﺨﺮﻳﺐ ذﺧﺎﻳﺮ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ  ﻫﺎي ﻣﻨﻄﻘﻪ اﻧﺰﻟﻲ ﻧﺸﺎن در ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺮرﺳﻲ ﺣﺎﺿﺮ ﺑﺮ روي ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﻧﺸﺎن  .ﺑﺎﺷﺪ
ﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه دﻫﺪ ﻛﻪ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻫ ﻣﻲ
ﺑﺮاي ( 0/97±0/62)ﻛﻤﺘﺮ از ﻣﻘﺪار اﻋﻼم ﺷﺪه ( 0/843±0/760)
 ydooWeD)ﻣﺎﻫﻴﺎن درﻳﺎﻳﻲ در ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺳﺎﻳﺮ ﻣﺤﻘﻘﻴﻦ  اﺳﺖ 
  (. 0002 , sivA &
در ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﻣﻴﺰان ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﺑﺎ 
ﻴﺎﻧﻮس ﻣﺎﻧﻨﺪ ﻣﺎﻫﻲ ﻫﺮﻳﻨﮓ اﻗﻫﺎي ﺧﺎﻧﻮاده ﺷﮓ ﻣﺎﻫﻴﺎن  دﻳﮕﺮ ﮔﻮﻧﻪ
، ﺳﺎردﻳﻦ اﻗﻴﺎﻧﻮس (9991  .la te wahS، 0/89ﺗﺎ  0/56)اﻃﻠﺲ 
ﺗﺎ  0/225؛ 4002  ,.la te aryereP، 0/769ﺗﺎ  0/766)آرام 
، ﻫﺮﻳﻨﮓ اﻗﻴﺎﻧﻮس آرام (1002 ,.la te nosrehPcM، 0/309
 0/277)، ﺳﺎردﻳﻦ (1002  ,.la te relliM، 1ﺗﺎ  0/64)
و ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺎد آﻣﺮﻳﻜﺎﻳﻲ ( 7002 ,ayodraZ & zelaznoG،
ﻣﻴﺰان ، (7002 ,notraB & nailuJ، 0/309ﺗﺎ  0/255)
ﻛﺎﻫﺶ . ﺗﺮ اﺳﺖ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ ﭘﺎﻳﻴﻦ
ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻗﺎﺑﻞ 
دﻫﻨﺪه   اﻧﺘﻈﺎر و ﺿﺮﻳﺐ آﻣﻴﺰش ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي ﻣﺜﺒﺖ، ﻫﻤﮕﻲ ﻧﺸﺎن
اﺣﺘﻤﺎﻻ  . و ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺳﺖ وﺟﻮد ﺗﻨﮕﻨﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ
دار  روﻳﻪ و ﺣﻤﻠﻪ ﺷﺎﻧﻪ ﺗﻨﮕﻨﺎﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ در اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ، ﺻﻴﺪ ﺑﻲ
و ﻛﺎﻫﺶ ﻟﻞ آاﺳﺖ، ﻛﻪ ﺑﺎ ﮔﺬﺷﺖ زﻣﺎن ﻣﻮﺟﺐ ﻛﺎﻫﺶ ﻣﻬﺎﺟﻢ 
دار ﻣﻬﺎﺟﻢ درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﻪ  ﺷﺎﻧﻪ. ﺷﻮد ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ در ذﺧﺎﻳﺮ ﻣﻲ
ﺟﻬﺖ ﻣﻴﻞ ﺷﺪﻳﺪ ﺑﻪ ﺗﻐﺬﻳﻪ و ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﺜﻞ ﺑﺴﻴﺎر ﺳﺮﻳﻊ، رﻗﻴﺐ اﺻﻠﻲ 
در اﻳﻦ . ﮔﺮدد ﻏﺬاﻳﻲ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﭘﻼژﻳﻚ ﭘﻼﻧﻜﺘﻮﻧﺨﻮار ﻣﺤﺴﻮب ﻣﻲ
داران  اي را ﺑﺎ اﻳﻦ ﺷﺎﻧﻪ ﻣﻴﺎن ﻛﻴﻠﻜﺎ ﻣﺎﻫﻴﺎن، ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ رﻗﺎﺑﺖ ﺗﻐﺬﻳﻪ
 ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﻣﻨﺒﻊ ﻏﺬاﻳﻲ ﻣﺸﺘﺮك ﺑﻴﻦ اﻳﻦ دو ﮔﻮﻧﻪ، ﻛﺎﻫﺶ. دارﻧﺪ
دار ﻣﻬﺎﺟﻢ ﺑﻪ  ﺷﺪﻳﺪ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻛﻴﻠﻜﺎ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﭘﺲ از ﺗﻬﺎﺟﻢ ﺷﺎﻧﻪ
از ﻃﺮﻓﻲ (. 6831ﻏﻔﺎرزاده و ﻫﻨﺮ ﺑﺨﺶ، )ﺧﺰر ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ 
، آﻣﺎدﮔﻲ ﺑﺮاي ﺑﻴﻤﺎري و ﺳﺎﻳﺮ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ
و در ﺻﻮرت ( 4002 ,gnoG & nehS)اﻧﺘﺨﺎﺑﻲ را اﻓﺰاﻳﺶ داده 
ارد ﻛﻪ ﺷﺎﻫﺪ ﻛﺎﻫﺶ ﺗﺪاوم وﺿﻊ ﻣﻮﺟﻮد اﻳﻦ اﺣﺘﻤﺎل وﺟﻮد د
اﻟﺒﺘﻪ .  ﺷﺪﻳﺪ در اﻧﺪازه ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ در آﻳﻨﺪه ﻧﺰدﻳﻚ ﺑﻮد
ﺑﺮداري از اﻓﺮاد ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪ،  ﻛﺎﻫﺶ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﻪ ﻋﻠﺖ ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﺗﻮاﻧﺪ  ﻫﺎي ﻧﻮل ﻧﻴﺰ ﻣﻲ ﻟﻞآو وﺟﻮد ( 4اﺛﺮ وﻫﻠﻨﺪ)ﻫﺎ  ﺗﺮﻛﻴﺐ ﺟﻤﻌﻴﺖ
  .  ﺑﺎﺷﺪ
 روي ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ، ﻫﺮ دو ﻓﺼﻞدر ﺑﺮرﺳﻲ ﺣﺎﺿﺮ 
 - ﻬﺎ ﺧﺎرج از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎرديﺟﺎﻳﮕﺎﻫﺑﺮداري ﺗﻘﺮﻳﺒﺎ ﻫﻤﻪ  ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﺗﻮاﻧﺪ ﻧﺎﺷﻲ وﺟﻮد  اي ﻣﻲ ﭼﻨﻴﻦ ﻧﺘﻴﺠﻪ (.≤P0/100) وﻳﻨﺒﺮگ ﺑﻮدﻧﺪ
ﭘﺬﻳﺮد و ﺑﺮوز  ﻧﻤﻲ ﺻﻮرت آﻧﻬﺎ در ﭘﻬﻠﻮﮔﻴﺮي ﻧﻮل ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪﻟﻠﻬﺎي آ
آن در ﺗﻮارث ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ در ﺷﮓ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺗﺎﻳﻴﺪ ﺷﺪه اﺳﺖ 
  ;7002 ,ayodraZ & zelaznoG ;7002 ,notraB & nailuJ)
در ﺑﺮرﺳﻲ (. 4002 ,.la te aryereP ;1002 ,.la te relliM 
ﻫﺎ و اﺳﺘﻔﺎده از  و اﺧﺘﻼط ﺟﻤﻌﻴﺖرﺳﺪ، ﻣﻬﺎﺟﺮت  ﺣﺎﺿﺮ ﺑﻪ ﻧﻈﺮ ﻣﻲ
اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﻣﻬﻤﺘﺮﻳﻦ ﻋﺎﻣﻠﻲ اﺳﺖ ﻛﻪ ﺳﺒﺐ ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎي ﻏﻴﺮ
  .وﻳﻨﺒﺮگ ﺑﺮﻗﺮار ﻧﺒﺎﺷﺪ –ﮔﺮدد ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي  ﻣﻲ
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درﺟﻪ . دﻫﻨﺪه درﺟﻪ ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺳﺖ ﻧﺸﺎن TSFﺷﺎﺧﺺ 
. ﻫﺎﺳﺖ ﺟﺪاﻛﻨﻨﺪه ﺟﻤﻌﻴﺖ( ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ~)ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻞ 
دﻫﻨﺪه ﺗﻤﺎﻳﺰ  ﻧﺸﺎنﻟﻠﻲ آﺳﺎس ﻓﺮاواﻧﻲ اﺑﺮ TSFدر اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ داﻣﻨﻪ 
اﺳﺎس ﺑﺮ(. 2002 ,naguL & xuollaB)ﺑﺎﺷﺪ  ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻢ ﻣﻲ
ﺑﻴﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ و ﻓﺼﻮل  TSRو  TSFﻣﻴﺰان  AVOMAﺗﺴﺖ 
رﺳﺪ ﻛﻪ  ﺮو ﺑﻪ ﻧﻈﺮ ﻣﻲاز اﻳﻨ(. <P0/10)دار ﺑﻮد  ﺑﺮداري ﻣﻌﻨﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﻓﺼﻮل ﻣﺨﺘﻠﻒ در ﻣﻨﺎﻃﻖ  ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﺑﻪ ﻋﻠﺖ ﭘﻠﻲ ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ TSF ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺑﻮدن ﻣﻘﺪار . ﺑﺮداري دارد ﻧﻪﻧﻤﻮ
ﻫﺎ و ﻣﻬﺎﺟﺮت اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ در  در ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ( ﻧﺎﺷﻲ از ﺟﻬﺶ)ﺑﺎﻻ 
را  TSFﻄﻮر ﻣﻮﺛﺮي ﻣﻴﺰان ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ درﻳﺎي ﺧﺰر اﺳﺖ ﻛﻪ ﺑ
ﺑﻪ ﻃﻮر ﻛﻠﻲ  (.2002 ,naguL & xuollaB)دﻫﻨﺪ  ﻛﺎﻫﺶ ﻣﻲ
ﻛﻨﺪ و  ﻫﺎ ﺟﻠﻮﮔﻴﺮي ﻣﻲ ﻴﺖﻣﻬﺎﺟﺮت زﻳﺎد از ﺟﺪاﻳﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌ
و ﻗﺎﺑﻠﻴﺖ ﭘﺮاﻛﻨﺶ ﻫﻤﺒﺴﺘﮕﻲ ﻣﻨﻔﻲ  TSFدر ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺑﻴﻦ ﻣﻘﺪار 
ﻃﺒﻖ اﻳﻦ ﻓﺮﺿﻴﻪ و وﺟﻮد اﺳﺘﻌﺪاد (. 7891 ,selpaW)وﺟﻮد دارد 
ﭘﺮاﻛﻨﺶ ﺑﺎﻻ ﻛﻪ اﺣﺘﻤﺎﻻ ﻧﺎﺷﻲ از ﻧﺒﻮد ﻣﻮاﻧﻊ ﻓﻴﺰﻳﻜﻲ ﻳﺎ اﻛﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ 
ﺑﺮاي اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻴﺎن اﺳﺖ و ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ارﺗﺒﺎط زﻳﺎد در ﻫﻨﮕﺎم ﻣﻬﺎﺟﺮت 
ﻫﺎ، ﻣﻮﺟﺐ ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﭘﺎﻳﻴﻦ  در زﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ( ﺎن ژﻧﻲ ﺑﺎﻻﺟﺮﻳ)
، (2891)و ﻫﻤﻜﺎران  eelkahS. ﻫﺎي اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ اﺳﺖ در ﺟﻤﻌﻴﺖ
 ,ieN)ﻣﻴﺰان ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ( 4991) evaC-loSو   eporhT
داﻣﻨﻪ آن از ) 0/3ﻄﻮر ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻫﺎ را ﺑ ﺑﺮاي ﺟﺪاﻳﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ( 2791
اﻧﺪ ﻛﻪ ﺑﺎ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه در  ذﻛﺮ ﻛﺮده (0/16ﺗﺎ  0/30
دﻫﻨﺪه ﺗﻤﺎﻳﺰ  و ﻧﺸﺎن( 0/348ﺗﺎ  0/553)اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻄﺎﺑﻘﺖ دارد 
  .ﻫﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﻣﺘﻔﺎوت  آﺑﺰﻳﺎن درﻳﺎي ﺧﺰر، ﺗﺤﺖ ﺗﺎﺛﻴﺮ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي اﻛﻮﻟﻮژﻳﻚ
از  و ﻏﻠﻈﺖ ﻣﻮاد ﻏﺬاﻳﻲ درﺟﻪ ﺣﺮارت، ﺷﻮري، ﻧﻮر. ﻗﺮار دارﻧﺪ
ﺎﻛﺘﻮرﻫﺎﻳﻲ ﻫﺴﺘﻨﺪ ﻛﻪ ﺑﻪ ﺻﻮرت ﻓﺼﻠﻲ ﭘﺮاﻛﻨﺶ آﺑﺰﻳﺎن را در ﻓ
ﻫﺎي  ﺗﺮﻛﻴﺐ ﮔﻮﻧﻪ. دﻫﻨﺪ درﻳﺎي ﺧﺰر ﺗﺤﺖ ﺗﺎﺛﻴﺮ ﻗﺮار ﻣﻲ
. ﻓﻴﺘﻮﭘﻼﻧﻜﺘﻮﻧﻲ و زﺋﻮﭘﻼﻧﻜﺘﻮﻧﻲ در ﻓﺼﻮل ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﺘﻔﺎوت اﺳﺖ
اﻳﻦ اﺣﺘﻤﺎل وﺟﻮد دارد ﻛﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺗﻐﺬﻳﻪ ﻛﻨﻨﺪه از اﻳﻦ 
ﺑﺮرﺳﻲ ﺣﺎﺿﺮ، . ﻬﺎ ﻧﻴﺰ در ﻓﺼﻮل ﻣﺨﺘﻠﻒ، ﻣﺘﻔﺎوت ﺑﺎﺷﺪﭘﻼﻧﻜﺘﻮﻧ
ﻫﺎي ﻣﺘﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ  اي اﺳﺖ ﺑﺮ وﺟﻮد ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ اوﻟﻴﻪ
 ﺧﺰر ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ در ﻓﺼﻮل و ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻛﻪ در درﻳﺎي
دار در  ﻣﻌﻨﻲ TSRو  TSFاﺧﺘﺼﺎﺻﻲ، ﻟﻠﻬﺎي آوﺟﻮد . ﻛﻨﻨﺪ زﻳﺴﺖ ﻣﻲ
ﻫﺎي ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺷﺪه، ﺗﺎﻳﻴﺪ ﻛﻨﻨﺪه وﺟﻮد  ﻫﺮ ﻳﻚ از ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﻜﻲ ﻣﺘﻤﺎﻳﺰ در ﻣﻨﺎﻃﻖ اﻧﺰﻟﻲ و ﺑﺎﺑﻠﺴﺮ در ﻓﺼﻮل ﻫﺎي ژﻧﺘﻴ ﺟﻤﻌﻴﺖ
ﻫﺎي دﻳﮕﺮي از اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ  اﺣﺘﻤﺎل دارد ﻛﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ.  ﻣﺨﺘﻠﻒ اﺳﺖ
در درﻳﺎي ﺧﺰر وﺟﻮد داﺷﺘﻪ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ ﻧﻴﺎزﻣﻨﺪ ﺑﻪ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ و ﺑﺮرﺳﻲ 
در ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﻫﺎي ﮔﻮﻧﻪ  ﻛﺎﻫﺶ ﺟﻤﻌﻴﺖ. ﺑﻴﺸﺘﺮي اﺳﺖ
ﻃﻮل دﻫﻪ اﺧﻴﺮ اﻫﻤﻴﺖ اﻗﺪاﻣﺎت ﺣﻔﺎﻇﺘﻲ در ﺟﻬﺖ ﺑﺎزﺳﺎزي 
ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ . ﺳﺎزد ﺎﻳﺮ آن را روﺷﻦ ﻣﻲذﺧ
ﻫﺎي  ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ دﺗﻮاﻧﺪ در ﺻﻨﻌﺖ ﺷﻴﻼت و ﭘﻴﺸﺒﺮ ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﻣﻲ
    .آن ﺳﻮدﻣﻨﺪ ﺑﺎﺷﺪﺧﺎﻳﺮ ذﻣﺪﻳﺮﻳﺘﻲ آﻳﻨﺪه و ﺣﻔﺎﻇﺖ از 
  
  
  و ﻗﺪرداﻧﻲﺗﺸﻜﺮ 
اﻳﻦ ﭘﮋوﻫﺶ در آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه ﺗﺤﻘﻴﻘﺎت ژﻧﺘﻴﻚ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ داﻧﺸﮕﺎه 
از ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻫﻤﻜﺎران . ﺗﻨﻜﺎﺑﻦ اﻧﺠﺎم ﭘﺬﻳﺮﻓﺖ آزاد اﺳﻼﻣﻲ واﺣﺪ
ﮔﺮاﻣﻲ در آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه ژﻧﺘﻴﻚ از ﺟﻤﻠﻪ آﻗﺎي ﻣﻬﻨﺪس اﺳﻜﻨﺪري و 
  .ﮔﺮدد آﻗﺎي ﻣﻬﻨﺪس رواﻳﻲ ﺗﺸﻜﺮ و ﻗﺪرداﻧﻲ ﻣﻲ
 
  ﻣﻨﺎﺑﻊ 
 ؛.ﺳﻴﻒ آﺑﺎدي، ج ؛.اﺑﻄﺤﻲ، ب ؛.اﺳﻤﺎﻋﻴﻠﻲ ﺳﺎري، ع
 ،.و ارﺷﺎد، ه. دروﻳﺸﻲ، ف ؛.ﻃﻼﻳﻲ، ر ؛.ﺧﺪاﺑﻨﺪه، ص
و آﻳﻨﺪه درﻳﺎي  iydiel sispoimenMدار  ﺗﻬﺎﺟﻢ ﺷﺎﻧﻪ. 0831
 .ﺻﻔﺤﻪ 441. ﻧﻘﺶ ﻣﻬﺮ. ﺧﺰر
 اﻗﺘﺼﺎدي ﺗﺒﻌﺎت ﺑﺮرﺳﻲ  .6831. ﻫﻨﺮﺑﺨﺶ، ن و .ﻏﻔﺎرزاده، ح
 ﺳﻮاﺣﻞ اﻳﺮاﻧﻲ در ﺧﺰر در دار ﺷﺎﻧﻪ ﻣﻬﺎﺟﻢ ﮔﻮﻧﻪ ﺑﺎ ﻣﺒﺎرزه ﻋﺪم
 ﻧﻬﻢ، دوره ،زﻳﺴﺖ ﻣﺤﻴﻂ ﺗﻜﻨﻮﻟﻮژي و ﺧﺰر، ﻋﻠﻮم درﻳﺎي
 .68 زﻣﺴﺘﺎن ، ﭼﻬﺎرم ﺷﻤﺎره
 ،.و ﺗﻘﻮي، م. ﻧﻴﺮاﻧﻲ، م ؛.رﺿﻮاﻧﻲ ﮔﻴﻞ ﻛﻼﻫﻲ، س ؛.ﻻﻟﻮﺋﻲ، ف
ﻫﺎي ﻛﻴﻠﻜﺎي ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ  ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ .5831
در ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر  (sirtnevirtulc allenoiepulC)
ﻣﺠﻠﻪ ﻋﻠﻤﻲ ﺷﻴﻼت اﻳﺮان، ﺳﺎل ﭘﺎﻧﺰدﻫﻢ، ، PLFR-RCPﺑﻪ روش 
  .821 ﺗﺎ911ﺎت ﺻﻔﺤ، 5831ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن ، 2ﺷﻤﺎره 
 ,.T soluopokagroeG ,.A saluogaM ,.A.J nocralA
 citeneG .4002 ,.C.M zeravlA dna .E soruoZ
 naeporuE detavitluc dna dliw fo nosirapmoc
 surapS( maerb aes daehtlig eht fo snoitalupop
 .08–56:032 ,erutlucauqA .)atarua
 ehT .2002 ,.N niluoM-noguL dna .F xuollaB 
 htiw noitaitnereffid noitalupop fo etamitse
 ,ygolocE raluceloM  .srekram etilletasorcim
 .561-551:11
 .7991 ,.I.R siweL dna .C.G riaM ,.A.J eromdraeB
 ot noitaler ni smetsys citauqa ni ytisrevidoiB





























    
    













  ] 
نارﺎﻜﻤﻫو يزورﻮﻧ                                                                     يرﺰﺧ ﻲﻟﻮﻤﻌﻣ يﺎﻜﻠﻴﻛ ﻲﻫﺎﻣ ﻲﻜﻴﺘﻧژ ﺰﻳﺎﻤﺗ و عﻮﻨﺗ ﺎﺑ... 
 146
Chistiakov D.A.,  Hellemans B.,  Haley C.S.,  
Law A.S.,  Tsigenopoulos C.S., Kotoulas G., 
Bertotto D.,  Libertini A. and Volckaert F.A., 
2005. A microsatellite linkage map of the 
European sea bass Dicentrarchus labrax L. 
Genetics, 170:1821–1826.  
Cui J.Z.,  Shen X.Y., Yang G.P.,  Gong Q.L. and 
Gu Q.Q.,  2005. Characterization of 
microsatellite DNAs in Takifugu rubripes 
genome and their utilization in the genetic 
diversity analysis of T. rubripes and T. 
pseudommus . Aquaculture, 250:129– 137. 
Dewoody J.A. and Avise J.C., 2000.Microsatellite 
variation in marine, freshwater and anadromous 
fishes compared with other animals. Fish 
Biology, 56:461-473. 
Excoffier L., Laval G. and Schneider S., 2005. 
Arlequin ver. 3.0: An integrated software 
package for population genetics data analysis. 
Evolutionary Bioinformatics Online, 1:47-50. 
Frankham  R., 2008. Genetic adaptation to 
captivity in species conservation programs. 
Molecular Ecology, 17:325-333. 
Gonzalez E.G. and Zardoya R., 2007a. Isolation 
and characterization of polymorphic micro-
satellites for the sardine Sardina pilchardus 
(Clupeiformes: Clupeidae). Molecular Ecology 
Notes, 7:519–521. 
Gonzalez E. and Zardoya R., 2007. Relative role 
of life-history traits and historical factors in 
shaping genetic population structure of sardines 
(Sardina pilchardus). BMC Evolutionary 
Biology, 7: 1471-2148. 
Julian Sh.E. and Barton M.L., 2007. Microsatellite 
DNA markers for American shad (Alosa 
sapidissima) and cross-species amplification 
within the family Clupeidae. Molecular 
Ecology Notes, 7:805-807. 
  Hakansson J. and Jensen P., 2005. Behavioral 
and morphological variation between captive 
populations of red jungle fowl (Gallus gallus) 
possible implications for conservation. 
Biological Conservation, 122:431-439. 
Liu JX., Gao TX., Zhuang ZM. and Jin XS., 
2006. Late Pleistocene divergence and subsequent 
population expansion of two closely related fish 
species, Japanese anchovy (Engraulis japonicus) 
and Australian anchovy (Engraulis australis). 
Molecular Phylogenetic Evolution, 40:712-723. 
Maes J., Van Damme S., Meire P. and Ollevier 
F., 2004. Statistical modeling of seasonal and 
environmental influences on the population 
dynamics of an estuarine fish community. 
Marine Biology, 145:1033-1042.  
Miller K.M., Laberee K.,  Schulze A.D. and 
Kaukinen K.H., 2001. Development of 
microsatellite loci in Pacific herring (Clupea 
pallasi). Molecular Ecology Notes, 1:131-132. 
McPherson A.A., O’Reilly P.T., McParland T.L., 
Jones M.W. and Bentzen P., 2001. Isolation 
of nine novel tetranucleotide microsatellites in 
Atlantic herring (Clupea harengus). Molecular 
Ecology Notes, 1:31-32. 
Nei, M. 1972. Genetic distance between 
populations.  American Naturalist, 106:283-292. 
Peakall R. and Smouse P.E., 2006. GENALEX 6: 
genetic analysis in excel. Population genetic 
software for teaching and research. Molecular 
Ecology Notes, 6:288-295. 
Pereyra R.T., Saillant E., Pruett Rexroad C.L., 
Rocha-Olivers C.E. and Gold G.R., 2004. 
Characterization of polymorphic microsatellites 
in the Pacific sardine Sardinops sagaxsagax 































    
    













 ]  
       ناﺮﻳا تﻼﻴﺷ ﻲﻤﻠﻋ ﻪﻠﺠﻣ                                                                         مود و ﺖﺴﻴﺑ لﺎﺳ / هرﺎﻤﺷ1 / رﺎﻬﺑ1392  
 
147
Sekar  M.,  Suresh E., Kumar N.S., Nayak S.K. 
and Balakrishna C., 2009. Microsatellite DNA 
markers a fisheries perspective Part 1: The 
nature of microsatellites. Genetics and 
Biodiversity, pp.27-29.  
 Semenova A.V.,  Andreeva A.P., Stroganov A.N., 
Rubtsova G.A., Afanasiev K.I. and 
Markevich A.A., 2012. Preliminary data on 
variation of four microsatellite loci in Pacific 
herring Clupea pallasii. Russian Journal of 
Genetics, 48:86-92.  
Shaklee J.B., Tamaru C.S. and Waples R.S., 
1982. Speciation and evolution of marine fishes 
studied by electrophoretic analysis of proteins. 
Pacific Science, 36:141-157.  
Shaw P.W., Turan C.,  Wright J.M.,  O'Connell 
M. and Carvalho G.R., 1999. Microsatellite 
DNA analysis of population structure in 
Atlantic herring (Clupea harengus) with direct 
comparison to allozyme and mtDNA RFLP 
analyses. Heredity, 83:490–499. 
Shen X.Y. and Gong Q.L., 2004. Population 
genetic structure analysis of the imported turbot 
seedlings Scophthalmus maximus. Using RAPD 
and microsatellite technique. Oceanology and 
Limnology Science, 35:332–341. 
Thorpe J.P. and Sole-Cava A.M., 1994. The use of 
allozyme electrophoresis in invertebrate 
systematics. Zoologica Scripta,  23:3-18. 
Velikova V.N., Shaudanov A.K., Gasimov A., 
Korshenko A., Abdoli A., Morozov B., 
Katunin D.N., Mammadov E., Bokova E. B., 
Emadi H., Annachariyeva J., Isbekov K., 
Akhundov M., Milchakova N., Muradov O., 
Khodorevskaya R., Shahifar R., Shiganova 
T., Zarbaliyeva T. S., Mammadli T., 
Velikova V., Barale V. and Kim Y. 2012. 
Review of the environment and bio resources in 
the Caspian Sea ecosystem 2000-2010. CaspEco 
Report, 423P. 
Waples R.S., 1987. A multispecies approach to the 
analysis of gene flow in marine shore fishes.  
Evolution, 41: 385– 400. 
Wright S., 1978. Evolution and the genetics of 
population, variability within and among natural 
populations. The University of Chicago Press, 
Chicago. 
Zhan A., Hu J., Hu X. and Zhou Z., 2009. Fine-
scale population genetic structure of Zhikong 
scallop (Chlamys farreri): Do local marine 
currents drive geographical differentiation?. 






































    
    













 ]  






Genetic variability and differentiation of common Kilka fish 
(Clupeonella cultriventris Nordmann, 1840) in the southern coasts 
of Caspian Sea 
Norouzi M. (1)*; Nazemi A.(2); Pourkazemi M.(3); Samiei M.H.(4); Daneshvar F.(5) 
and Amirjanati A.(6) 
mnoroozi@toniau.ac.ir 
1,4,5&6- Department of Marine Biology and Fisheries Sciences, Islamic Azad University, Tonekabon   
Branch, P.O.Box: 1616 Tonekabon, Iran 
 2-Department of Biology Sciences, Islamic Azad University- Tonekabon Branch, P.O.Box: 1616 
Tonekabon, Iran 
 3-International Sturgeon Research Institute, P.O.Box: 41635-3464 Rasht, Iran  
Received: October 2012           Accepted: April 2013 
 
Keywords: Population genetic, Microsatellite, Clupeidae 
 
Abstract  
A total of 120 samples of adult common Kilka fish (Clupeonella cultriventris) were collected during 
spring and summer from the southern coasts of Caspian Sea (Bandar Anzali and Babolsar). Fifteen 
sets of microsatellite primers were developed from Clupeidae being tested on genomic DNA of 
common Kilka. Allele frequency, observed and expected heterozygosity, FST, RST, FIS index were 
determined. Five primer sets as polymorphic loci were used to analyze the genetic variation in adults 
of the common Kilka population. Results revealed that average alleles per locus was 13.1 (range 5 to 
22 alleles per locus in regions, Ne=9.5). All sampled regions contained private alleles. Average 
observed and expected heterozygosity was 0.348 and 0.877, respectively. Deviations from Hardy-
Weinberg equilibrium were observed in most cases. FST, RST and gene flow estimates in AMOVA and 
the genetic distance between populations indicated that the genetic difference among the studied 
populations was pronounced. The data generated in this study provide primary information on the 
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